




























































































研究概要 デー タベー ス データ解析手法 進研
DNA塩基配列、遺伝子多型、 ホモロジー (相同性)検索、 行究


















スである GenBank(米)、EMBL(欧)、 DDB](日本 DNA






年り;ぢ三空量(J)増加ーは著ー しえ、 2001年 1月には約 111
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(DDBJのデータをもとに科学技術動向研究センター で作成)
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図表 4データベースの例
デー タベー スの データベース名称 データベースの主な内容 データベース名称
主な内容 (運用国) (運用国)
GenBank(米)、 SWISS-PROT 








































例えば米国では、 INCOGENや Oracleなど 40以
上のバイオ企業および情報系企業等から成る















































タンパク質ファミリー 分類 Tera 
系統発生図 10 Tera 
シー クェンスアセンブリ 102 Tera 
シークエンス比較 >102 Tera 
遺伝子モデリング 105 Tera 
(米国 DOE の科学シミュレーションイニシアチブ





























































































































L 国立バイオテクノロジー 情報センター (NCBI)
仁国立パ仰デイカルイメ-~/Jf バイオむ幻M研究所(NIBIB)
国立一般医学研究所(NIGMS)
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f;求~0.札9，.7::三クー~二J手?去三主解i貫主1去の亦窓
閉発玄戦略的J.~J5t進して-Cv'三必要だあるー。
データベースは全ての解析のもととなるため、データ
には常に高い品質が求められる。アノテーションなどの
乏で-::~，豆務笠L適切な?でご一空ター三三貸一理主維樫~~Y.~
くことが重要である。また、効率的なデータベース検索
やデータ解析には、データベースの統合化などの取
組も必要である。
ハード面については、現在の最高性能のハイパフォ
ーマンスコンピュータで、も、種々のゲノム解析に必要と
主札討生態[;;f主足りな日状況支あ弘主.~y;蛙能主血よ
させることが望まれる。また、ハイパフォーマンスコンビ
ュータ上で動作するアプリケーションの並列化などソフ
ト面での対応も望まれる。
我が国では、バイオインブオマティクス推進のための
拠点形成や人材育成のためのプログラムなどに関する
取組民主主蛤りられ立ばなり支h:る。今後の生命科学
におけるバイオインフオマティクスの重要性を考慮する
と継続的ーな施策だより二層望主ιるι
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